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ムサイズに対し既存の DNA (RFLP/VNTR マーカーや既存癌遺伝子，癌抑制遺伝子等)の数は限られており，
技術的にもゲノム上で生じた種々の変化を包括的に把握しその成因を解明していくことは困難である。そこで我々




ノム DNA を抽出，精製し， RLGS 法により解析した口この方法では， 10μg のゲノム DNA を制限酵素 NotIで切
断，末端を [α--32PJ dCTP 及び [α-32PJ dGTP を用い放射能ラベルし，更に電気泳動に適切なサイズにする
ため EcoRV にて切断し， 0.8%アガロースゲ、ル中を10V/crnにて 17時間泳動する。DNA を含むゲル部分を切り出し，
更に HinfIにてゲル中で切断し直角方向に 8V /crnで 7 時間泳動しゲル上に 2 次元展開する。オートラジオグラ
ム上，ラベルされた DNA 断片はゲル上に分離可能な約2000個のスポットとして抽出され，各々はゲノム上に散在
する Landmark として，従来の多型マーカーを用いる分析よりも 2 桁広い領域の変化を検出しうる。今回はヒト原
発性肝癌16症例につき癌部，非癌部でのパターンを比較，検討した。その結果，共通して癌部のみで増強する 5 個の















し diploid と haploid ゲノムの区別が可能であるという非常に鋭敏な感度を有している。このため，相互の混入を
防ぐため顕微鏡下に分離した組織から DNA を抽出し全部で16例の原発性肝癌を解析した。その結果，肝癌におい
て非常に高率に増加，減少するゲノム変化を見いだした。すでにこれらの変化の一部の解析をすすめており，これら
の結果は，肝発癌のメカニズムを明かにしていく上で，重要な知見を加えるものであり，学位論文として価値のある
ものと評価される。
